



























in China. Studying rice chalky formation mechanism and hereditary character will be helpful for increasing the
efficiencyoftheimprovementofchalkyqualityinbreeding.AGuanglu'aiNo.4/Jiaf zhanrecombinantinbredline
(GJ RIL) was developed and its genetic map was constructed previouslybyour research group. In this study, the
geneticanalysisofricechalkinesswascarriedoutbasingonthechalkyphenotypingdataofGJRILfromatotalof
6 growth seasons of two different locations, Shanghang countyand Longhai city, in two consecutive years. Then
the QTL mapping, epistasis and environmental effects of chalkiness were studied byusing these phenotying data
andthegeneticmap.Thegeneticanalysisindicatedthatpercentageofgrainswithchalkiness(PGWC)anddegree
ofendospermchalkiness(DEC)showedskewnessdistribution,suggestingthatchalkinesstraitwasaffectedbyboth
major and minor genes together. In QTL mapping, three PGWC QTLs,qPGWC2,qPGWC4 andqPGWC5, w re
detected, which explained 2.84%, 3.74% and 14.09% of the genetic variation, respectively. Three DEC QTLs,
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qDEC1,qDEC4 andqDEC5, were mapped, which explained 2.96%, 4.88% and 7.79% of the genetic variation,
respectively. In QTL epistasis analysis, 7 and 5 pairs of epistasis QTLs for PGWC and DEC were identified
respectively,andtheircontributionratesrangedfrom0.23%to3.55%.TheRM307~RM518intervalharboredthe
PGWC and DEC QTLs, which were involved in epistatic interaction of PGWC and DEC respectively. The
RM598~RM5140 interval also harbored the PGWC and DEC QTLs, which also participated in epistatic
interactionofDEC. Environmental effect analysis showed the three DEC QTLs (qDEC1,qDEC4 andqDEC5)
and a pair of epistatic QTLs betweeneqDEC10 andeqDEC9 all exhibited significant or very closely significant
interactioneffectsundertheenvironmentalconditionsinearlyseasonatLonghaicityofFujianprovincein2010.
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FLO2、FLO4、GIF1 和 OsRab5a 等(Kang et al., 2005;
Ryoo et al., 2007; Wang et al., 2008; She et al., 2010;






































































































































































和 eqPGWC8、eqPGWC1-2 和 eqPGWC9、eqPGWC2-1
和 eqPGWC11、eqPGWC2-2和 eqPGWC11、eqPGWC3-1
和 eqPGWC4、eqPGWC3-2和 qPGWC4及 eqPGWC3-3
和 eqPGWC4七对上位性QTLs，遗传贡献率分别为
1.78%、3.03%、1.73%、1.77%、3.15%、3.55%及 0.23%
(表 4;图 3)；垩白度检测到 eqDEC1-1 和 eqDEC4、
qDEC1-2 和 eqDEC12、eqDEC1-3 和 eqDEC9、qDEC4





































































































































































































































qDEC4 和 qDEC5)与环境 5，即 2010年早季龙海种
植点(2010.07 LH)发生显著或极显著的效应，对表
型的贡献率分别为 0.87%、0.79%和 0.57% (表 5)；























































































































































本实验室基于 GJ RIL的 180个株系，构建了
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《分子植物育种》征稿启事
《分子植物育种》是由国家科技部批准，国家新闻出版署核准的刊物。本刊“立足国内，面向国际”，是一
份为转基因育种、分子标记辅助育种及常规育种服务的国际化科学杂志。围绕水稻、小麦、玉米、油菜、大豆、
棉麻、薯类、果树、蔬菜、花卉、茶叶、林草等，刊登分子遗传育种理论、分子育种方法、分子育种研究动态以及
优良种质培育等方面的科学论文应用成果。从2003年创刊以来，已被美国化学文摘(CA)，英国《国际农业
与生物科学研究文摘》(CABI)，中国科学引文数据库(CSCD)、中国期刊全文数据库(CJFD)、中文科技期刊数
据库，中国核心期刊(遴选)数据库，中国生物学文摘和中国生物学数据库(CBA)等多家中外文献数据库收录。
本刊是北京大学图书馆《中文核心期刊要目总览》之核心期刊、中国科学技术信息研究所的中国科技论文统
计源期刊之核心期刊；是中国科学院文献情报中心的中国科学引文数据库(CSCD)核心库来源期刊。
特向您征集研究论文和研究报告：
研究论文：反映我国植物分子生物学和分子育种领域在基础理论、应用研究和高新技术开发方面的、在
国内外公开出版的刊物上尚未发表过的原始研究工作报告。论文篇幅要求在8个印刷页面以上，相当某些
国际刊物的Fulllengthpaper。
研究报告：以简要的形式发表的原始研究工作报告。论文篇幅要求在5~8个印刷页面左右。
欢迎登录在线投稿系统网址：http://www.molplantbreed.org。也可以通过投稿邮箱mpb@molplantbreed.
org,mpb@hibio.org或molplantbreed@126.com来稿。
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